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摘要 :树种 选择 是 林 下 山 参 护 育 成 败 的 关键 ,研究 树叶 凋落 物 对 人 参 土壤 养分 .微生物 群落 结构 组 成 的 影响 , 旨 在 为 林 下 山 参 护 
育 选 择 适宜 林地 及 农田 栽 参 土 壤 改 良 提 供 科学 依据 和 理论 指导 。 通 过 盆栽 试验 ,研究 添加 :0 g 色 木 机 Acer mono. Maxim. var. 
mono ( A) 赤松 Pinus densiflora Sieb. et Zucc. (B) .胡桃 杰 Juglans mandshurica Maxim. ( C), &4& Tilia amurensis Rupr. (D) 蒙古 
Tf Quercus mongolica Fisch. ex Ledeb.( 上 ) 树 叶 凋 落 物 到 土壤 中 ,种 植 人 参 ( Paniax ginseng €. A: meyer) 后 研究 土壤 理化 性 质 以 及 
微生物 群落 结构 的 变化 。 结 果 表 明 :添加 不 同 树 叶 处 理 后 天 人 参 士 壤 性 质 发 生 改 变 , 土 壤 pH 值 显著 高 于 对 照 土壤 5.91 (P< 
0.05) ,土壤 全 毛 .速效 气 磷 、 微 生物 碳 氮 在 所 有 树叶 处 理 中 显著 增加 (CP<0.05) ,而 土壤 容重 .速效 钊 和 C/N 在 添加 树叶 处 理 中 
降低 。18 个 土壤 样品 基因 组 ,经 16S 和 ITS1 测序 分 别 得 到 .6064 和 1900 OUTs。 其 中 细菌 涵盖 了 42 门 .117 纲 .170 H .213 
科 、225 属 , 真 戎 涵盖 了 24 门 、98 纲 、196 H ,330 科 、435 属 。 不 同 树 叶 处 理 人 参 土 壤 细菌 和 真菌 地 位 发 生 改 变 , 细 菌 
Proteobacteria 是 树叶 分 解 的 关键 微生物 ,添加 树叶 后 其 多 样 性 显著 高 于 对 照 (P<0.05)。 而 细菌 Bacteroidetes 和 真菌 
Basidiomycota 可 能 是 区 别 阔 叶 林 和 人 针 叶 林 树种 的 关键 微生物 , 针 叶 林 中 含量 显著 低 于 阔 叶 林 (P<0.05) ,而 真菌 Ascomycota 是 针 
叶 林 分 解 的 关键 微生物 。 进 一 步 从 不 同 分 类 水 平 上 得 到 特定 树叶 凋落 物 的 特异 细菌 和 真菌 。 典 型 相关 分 析 (CDA) 表明 细菌 
Bacteroidetes , Chloroflexi , Actinobacteria 及 真菌 Basidiomycota , Zygomycota , Chytridiomycota 及 Ascomycota 的 位 置 及 多 样 性 的 改变 
均 与 土壤 因子 SMBN ,TN .AP ,SOC,AK,C/NSpH 有 关 。 综 上 所 述 ,添加 不 同 树叶 后 不 仅 提高 土壤 微生物 量 碳 氮 改善 土壤 理化 
性 质 ,同时 改变 微生物 群落 结构 组 成 ,不 同 树叶 处 理 土壤 理化 性 质 不 同 导致 人 参 土 壤 微生物 组 成 的 差异 ,本 结果 对 于 林 下 参 选 
地 和 农田 栽 参 土壤 微生物 改良 具有 理论 指导 作用 。 

关键 词 : 人 参 ; 凋 落 物 ;群落 结构 ;土壤 养分 ;土壤 微生物 量 碳 ;土壤 微生物 量 氮 ;16S;ITS 
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Abstract: It is very critical for Panax ginseng to choose suitable sites in a forest environment. Leaf litters play a very 
significant role in determining soil physicochemical properties and shaping soil microbial communities in forest ecosystems, 
but their effects on the soil of understory wild ginseng and cultivated ginseng are unknown. In order to study that, leaf litters 
from five tree species | (A) Acer mono Maxim. var. mono, (B) Pinus densiflora Sieb. et Zucc., (C) Juglans mandshurica 
Maxim., (D) Tilia amurensis Rupr., and (E) Quercus mongolica Fisch. ex Ledeb | were added to Panax ginseng-growing 
soil. MiSeq high-throughput sequencing was used to analyze and compare the bacterial and fungal diversity and community 
composition of soil samples from different tree litter treatments, and 6064 and 1900 OTUs were obtained from eighteen 
samples based on high-throughput sequencing of the V4 regions of the 16S and ITS1 rDNA gene respectively. Bacterial 
species detected in these samples covered 42 phyla, 117 classes, 170 orders, 213 families, and 225 genera, and fungal 
species detected in these samples covered 24 phyla, 98 classes, 196 orders, 330 families, and 435 genera. Our results 
indicated that the physicochemical properties of soil were significantly affected by all leaf litter treatments. Soil total 
nitrogen, available NPK, and soil microbial biomass ( carbon and nitrogen) were significantly ( P « 0.05) affected across 
all treatments. In addition, we found that the soil bulk density and C/N ratio were lower following all treatments than in the 
control ( no addition of leaf litter). Significant changes in the bacterial and fungal community composition could be 
identified in all soils; specifically, the relative abundance of Proteobacteria was higher in treatments than in the control. In 
addition, the bacterial communities of Bacteroidetes and the fungal communities of Basidiomycota were smaller in treatments 
with coniferous leaf litter than those with broad leaf litter ( P « 0.05) , and the fungal communities of Ascomycota might be 
the key microbes for decomposition of coniferous leaf litter. LEfSe | Line Discriminant Analysis ( LDA ) Effect Size | 
revealed that the overexpressed bacterial and fungal genes were obtained from the kingdom, phylum, class, order, family, 
genus, and species levels, in that order, based on relative abundance. These include the bacterial communities. of 
Sphingomonas at the genus level in treatments of D, the fungal communities of Exophiala equina and Podospora glutinans at 
the species level in treatments of B. Canonical discriminant analysis ( CDA ) ascertained that the shift in the microbial 
community (the bacteria of Bacteroidetes, Chloroflexi, and Actinobacteria and the fungi of Basidiomycota, Zygomycota, 
Chytridiomycota, and Ascomycota) composition and diversity were closely related to the changes in soil microbial biomass 
nitrogen, total nitrogen, available phosphorus, soil organic carbon, available potassium, C/N, and pH in all treatment 
soils. The results of our experiment suggest that addition of leaf litter has a significant effect on soil bacterial community 
development, and it can lead to higher soil nutrients and soil microbial biomass as well as a different bacterial community 
composition. The resultant. soil bacterial communities affect leaf litter decomposition and wild understory ginseng 


management. 
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AS (Panax ginseng C. A. meyer) 为 五 加 科 多 年 生 草 本 植物 ERRA aP. HAERA AK HUBER 
林 下 护 育 两 种 生产 模式 ,而 林 下 护 育 人 参 是 一 种 仿 野生 护 育 的 高 品质 人 参 , 具 有 人 为 干扰 少 . 生 长 周期 长 的 特 
点 使 其 后 长 奋 干 年 后 具备 一 定 的 野山 参 外 部 形态 和 内 在 品质 特征 ,2015 版 药典 正式 将 林 下 护 育 人 参 定 义 为 
“ 林 下 山 参 ”。 人 研究 发 现 林 下 山 参 存 苗 率 、 红 皮 病 发 病 率 、 根 的 形态 建成 及 品质 形成 与 其 生长 的 森林 生态 环境 
条 件 密 不 可 分 一” 。 

土壤 特性 ,伴生 树种 海拔 高 度 .坡度 等 多 个 因素 影响 人 参 皂 音 积 累 和 参 根 形态 结构 建成 。 土 壤 特 性 直接 
影响 人 参 生 长 发 育 , 而 伴生 树种 是 影响 土壤 的 重要 因素 ,这 是 因为 (1) :树种 凋落 物 是 森林 土壤 有 机 质 和 养分 
的 主要 补给 途径 ,同时 也 是 植物 一 一 土壤 间 碳 氮 循 环 的 重要 途径 ;凋落 物 作为 土壤 有 机 质地 上 部 分 的 主 
要 来 源 , 其 输入 的 数量 和 质量 变化 可 能 改变 土壤 中 碳 的 积累 或 流失 状况 ,不 同 生产 模式 下 人 参 土壤 肥力 研究 
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表明 野山 参 土 壤 有 机 质 含 量 是 农田 栽 参 土壤 的 10 UET” , 且 在 大 多 数 生态 系统 内 ,由 土壤 供给 植物 所 需 
要 的 养分 中 超过 90% 的 所 和 磷 以 及 超过 60% 的 其 他 矿质 元 素 均 来 自 于 凋落 物 的 分 解 "” 。(2) 不 同 的 树种 凋 
落 物 中 含有 不 同 的 碳 源 和 氮 源 ,驱使 土壤 微生物 集群 定向 进化 ,进而 改变 土壤 肥力 ”… 。 如 北方 针 叶 林 森林 生 
态 系 统 ,土壤 矿 化 层 和 凋落 物 重 含有 大 量 不 易 被 微生物 利用 的 木质 素 和 腐 殖 酸 ,由 于 碳 源 的 影响 ,土壤 微生物 
集群 以 分 解 复杂 结构 有 机 碳 为 主 ”。 男 外 ,不 同 凋落 物 土壤 pH 值 和 C/N 是 影响 微生物 集群 定向 进化 的 重 
要 因素 。 许 多 研究 已 经 证 实 树种 凋落 物 对 于 增加 土壤 中 微生物 量 碳 氮 .提高 土壤 养分 改变 土壤 微 环 境 具 
有 重要 意义 “1。 

大 量 研究 表明 树种 凋落 物 影 响 土壤 养分 释放 、 生 物 地 球 化 学 过 程 以 及 微生物 生态 组 成 “”。 土 壤 微 生 
物 群 落 是 陆地 生态 系统 的 重要 生物 成 分 ,其 结构 和 功能 多 样 性 与 土壤 功能 关系 密切 ,在 土壤 生态 系统 中 扮演 
重要 角色 ,如 和气 循环 有机质 矿 质 化 土壤 有 机 碳 的 保存 和 释放 ,以 及 对 环境 扰动 的 响应 > ~ 特定 的 土壤 微 
生物 群落 结构 对 于 稳定 土壤 结构 和 维持 土壤 生态 功能 至 关 重 要 ,鉴于 土壤 微生物 对 于 土壤 生态 系统 物质 
循环 的 重要 性 ,目前 农田 栽 参 连作 隐 碍 、 林 下 山 参 土壤 抗 逆境 胁迫 能 力 以 及 林 下 山 参 根 形 态 建成 等 方面 研究 
均 聚 焦 在 土壤 微生物 多 样 性 一 ” 。 利 用 磷脂 脂肪 酸 方 法 研究 发 现 林 下 山 参 土壤 中 微生物 生物 量 (670.64 
nmol/g) 远 远大 于 农田 栽 参 土 壤 (266.80 nmol/g) ,其 中 林 下 山 参 土壤 中 有 益 微 生物 击 群 ( 放 线 苗 ) 含量 是 农田 
栽 参 的 3.86 倍 ;同时 在 林 下 山 参 土壤 中 发 现代 表 抗 着 性 微生物 蓝 细 菌 (18:2w6), 而 农田 栽 参 土壤 未 检 出 ” 。 
由 此 可 见 , 林 下 山 参 能 够 健康 在 同一 地 点 生长 十 几 年 其 至 几 十 年 不 感 病 与 其 士 壤 人 微生物 群落 结构 密切 相关 。 

人 参 品质 形成 受 其 生长 的 土壤 环境 影响 ,而 林 下 山 参 品质 优 劣 往往 与 其 护 育 的 森林 生态 环境 密切 相关 。 
选 林 是 林 下 山 参 护 育 第 一 步 , 也 是 林 下 山 参 护 育成 败 所 在 。 为 了 进一步 研究 不 同 树叶 凋落 物 对 土壤 性 质 及 微 
生物 群落 结构 组 成 的 影响 ,本 人 研究 以 添加 不 同 树叶 凋落 物 人 参 土壤 为 研究 对 象 ,利用 16S 和 ITS 测序 技术 研 
究 不 同 土壤 凋落 物 对 人 参 土壤 养分 微生物 群落 结构 组 成 的 影响 , 虽 在 为 林 下 山 参 护 育 选择 林地 和 农田 栽 参 
土壤 改 恨 提供 理论 科学 依据 和 理论 指导 。 


1 材料 与 方法 


1.4 盆栽 土壤 和 树叶 的 收集 

倪 坊 土壤 和 树叶 收集 地 点 选 在 林 不 山 参 主 产 区 吉林 省 抚 松 县 楞 场 村 吴杰 林 下 山 参 护 育 基地 (127°%75'78” 
E, 42?81'12"N) ,收集 时 间 为 2014 年 10 /月 。 例 栽 土 壤 取 至 基地 旁边 废弃 3 a 的 农田 土 ,收集 20 cm 深 土壤 并 
过 0.9 mm 筛 备用 , 供 试 十 天 pH 5.89; 有 机 碳 为 20.89 g/kg, MIEZ 161.32 mg/kg, 有 效 磷 25.83 mg/kg ,速效 钾 
为 220.54 mg/kg。 同 时 在 林 下 山 参 基地 收集 色 木 要 、 赤 松 、 胡 桃 杰 、 紫 极 和 聚 古 栎 的 落叶 ,收集 到 的 树叶 在 
35 C PE e fH Rf 0.01 mm 得 备用 ,不同 树 叶 调 落 物 的 各 元 素 含量 见 表 1。 


R1 供 试 树叶 凋落 物 各 元 素 含 量 


Table 1 Initial element concentration of leaf litters 


li Carbon/ FA Nitrogen/ BE Phosphorus/ #f Potassium/ 
处 理 Treatment 
(g/kg) (g/kg) (g/kg) (g/kg) 

A 468.12 14.25 0.35 4.67 
B 443.21 6.01 0.26 0.99 
C 472.76 8.26 0.76 3.26 
D 482.36 12.34 0.53 4.21 
E 475.56 10.53 1.01 3.52 


色 木 要 Acer mono. Maxim. var. mono; 赤松 Pinus densiflora Sieb. et Zucc ;胡桃 杰 Juglans mandshurica Maxim; 紫 要 Tilia amurensis Rupr. ; 蒙古 栎 


Quercus mongolica Fisch. ex Ledeb 


1.2 实验 设计 及 土壤 样品 准备 
盆栽 试验 按照 6 个 处 理 3 次 重复 ,采用 完全 随机 区 组 方法 设计 ,实验 于 2013 年 10 月 布置 在 中 国 农业 科 
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学 院 特 产 研究 所 。 树 叶 添加 量 按照 张 新 平 一 调查 方法 ,连续 3 a 调查 吴杰 林 下 山 参 基地 单位 面积 落叶 量 , 最 
终 确 定 盆栽 土壤 树叶 加 入 量 为 $.0 g/3.5 kg( 树 叶 / 干 土 ) ,本 试验 6 个 处 理 分 别 为 :A: 色 木 概 Acer mono. 
Maxim. var. mono( 5.0 g) ,B :赤松 Pinus densiflora Sieb. et Zucc.(5.0 g) C: 8B BEBK Juglans mandshurica Maxim. 
(5.0 g) ,D: ER Tilia amurensis Rupr. (5.0 g) E: 3 tr fk Quercus mongolica Fisch. ex Ledeb.(5.0 g) 下 :对 照 (不 
添加 树叶 凋落 物 ) , En CA RC E BEC AA e rh B 2 FARRE , IRA EERTOPIORURB A RTT PT Jd TALI 
风干 后 ,粉碎 过 60 目 得 后 与 土壤 充分 混 匀 作为 供 试 土壤 ,挑选 大 小 一 致 的 3 a 生 人 参 苗 5 株 种 植 在 黑色 的 
PVC 营养 钵 里 (直径 为 120 mm ,高 度 为 180 mm) ,每 个 营养 钵 作为 一 个 重复 。 例 栽 温度 在 17—28 *C zh] , TH 
对 湿度 在 70% 一 80% 之 间 ,所 有 的 处 理 每 周涛 一 次 水 ,每 次 每 盆 1 工 水 。 

2014 年 3 月 盆栽 人 参 一 个 生育 期 结束 ,收集 每 株 人 参 根 区 20 g 土壤 ,并 将 每 盆 中 $ 株 人 参 根 区 土壤 混合 
作为 一 个 重复 。 所 有 处 理 土 壤 样 品 过 2.0 mm 得 ,一 部 分 自然 风干 用 作 土 壤 理 化 分 析 , 另 乞 部 分 转移 至 -80 °C 
冰箱 中 用 作 DNA 提取 。 

13 测定 指标 及 方法 

土壤 pH 值 按照 土 水 比 1:2.5 比例 ,采用 梅 特 勒 SK 220 pH 计 测 定 , 主 壤 有 机 碳 、 全 毛利 用 德国 产 元 素 分 
析 Vario EL TWE , 碱 解 氮 采用 培养 下 扩散 法 测定 ,速效 磷 采 用 碳酸 氧 钠 浸 提 - 钼 锁 抗 化 色 测 定 , 有 效 钾 采 
用 乙酸 欠 浸 提 - 火 焰 光 度 法 测定 ,具体 测定 方法 参见 土壤 农 化 分 析 '” ;于 壤 微 生物 磷 和 氮 利 用 氯仿 台 获 -硫酸 
Bi SEU ,利用 总 有 机 碳 分 析 仪 (Vario TOC ,德国 ) 测 定 提取 液 中 有 机 碳 含量 ;用 连续 流动 分 析 仪 (AA3, 德 
E) 测定 总 氮 含 量 。 测 定 结果 分 别 乘 以 校正 系数 KEC 0.45 和 下 EN.0.54, 即 为 土壤 中 微生物 量 碳 毛 含 量 。 

1.4 DNA 提取 和 扩 增 

DNA 提取 :准确 称 取 0.1 g 土 样 ,按照 MoBio 强力 土壤 微生物 DNA. 提取 试剂 盒 (Power SoilTM DNA 
IslationKit, MoBio, USA) 说 明 书 步骤 ,分 别提 取 不 同 树 叶 处 理 的 3 个 重复 土 样 总 DNA。 经 190 3 BECA USE e FG, 
泳 测定 DNA 完整 性 、Mini Dorp 测定 DNA 纯度 和 浓度 。 提 取 的 DNA 于 -20 7C 保存、 备用 。 

扩 增 .细菌 和 真菌 核糖 体 编码 基因 相应 区 段 的 扩 增 及 测序 服务 由 诺 不 致 源 生物 信息 公司 完成 。 细 茵 多样 
性 的 测定 参考 Caporaso 等 2 的 /方法 , 扩 增 细菌 16S rDNA V4 K Et, 引物 为 515F ( 5'- 
GTGCCAGCMGCCGCGGTA A- 3^ ) 和 806R (5'-CGACTACHVCCCTWTCTAAT- 3')。 真 菌 多 样 性 采用 ITS1 KE 
进行 测序 分 析 。 引 物 为 ITS5- 1737F (CGGAAGTAAAAGTCGTAACAAGG) DNA 扩 增 条 件 为 98 C 预 变性 1 
min,98 CASPE 10 s,50 ?C3E AK 30 5,72AC 延伸 60 s,30 个 循环 ,72 C 延伸 $ min, 测序 采用 Humina MiSeq 
o 
1.5 数据 统计 和 分 析 

所 测 得 原始 序列 规 去 Barcode 序列 和 引物 序列 后 ,经 FLASH 拼接 获得 原始 Tags 数据 。 原 始 Tags 经 
QIIME 过 滤 处 理 获 得 高 质量 Tags 数据 ( CleanTags ) ,并 与 数据 库 进行 比 对 检测 艇 合体 序列 ,最 终 获得 有 效 数 据 
(Effective Tags)s 以 97% 相 似 性 为 依据 ,利用 UPARSE pipeline 软件 (V7.0.1001) 将 各 序列 聚 类 成 为 OTUs, 
为 获得 土壤 样品 中 微生物 物种 的 多 样 性 信息 ,使 用 cluster 软件 对 所 得 序列 进行 聚 类 ,并 利用 RDP classifier 
CV2.2) 软 件 与 数据 库 进行 物种 注释 ,统计 每 个 样品 在 各 分 类 水 平 上 的 构成 。 

相关 性 分 析 采 用 SAS 9.0 软件 处 理 , 图 片 利用 Excel 2013 和 CANOCO 5.0 制作 。 


2 结果 与 分 析 


2.1 土壤 性 质 

不 同 树叶 处 理 的 3 年 生 人 参 经 过 一 个 生育 期 后 ,土壤 基础 理化 性 质 如 表 2。 添 加 树叶 处 理 的 土壤 (人 处理 
A B.C.D fI E) pH 值 均 高 于 对 照 (F) 土 壤 pH 值 5.91(P<0.05)。 不 同 处 理 下 土壤 容重 由 对 照 0.96 g/cm’ 分 
别 降 低 至 处 理 A 0.90 g/cm° ARI C 0.95 g/cm ARH D 0.94 g/cm KARIE E 0.95 g/cm 。 添 加 不 同 树 叶 后 土 
ERCEL BLUR A RU CAE Ls 8143-39] 7g 20.20—28.90 g/kg 和 2.20 一 4.11 g/kg, 不 同 树叶 处 理 C/N 显著 低 于 对 
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HR ( P«:0.05) ,而 微生物 量 碳 氮 、 速 效 氨 磺 含量 显著 增加 ,其 中 人 处理 ALB 和 C 土壤 微生物 量 碳 含量 高 于 处 理 D, 
FE, 人 处 理 E 中 微生物 量 氮 含量 最 高 ,处 理 A、D、C.B 中 微生物 量 乞 含量 依次 降低 ,但 均 显著 高 于 对 照 (F) (P< 
0.05) 。 


表 2 土壤 基础 理化 性 质 
Table 2 Soil characteristic of adding different tree leaves 

指标 Indexes A B C D E F 

pH 6.24 0.07cd 6.68x0.14a 6.19x0.03c 6.44x0.03bc 6.57x0.02ab 5.91x0.24d 
容重 Soil bulk/ (g/cm?) 0.90x0.01a 0.96x0.04a 0.95x0.04a 0.94x0.05a 0.95x0.05a 0.96x0.01a 
A LEK Organic carbon/ ( g/kg) 21.27x0.20b 20.20x0.09ab | 25.19x0.14ab  24.38x0.91ab 28.90+0.54a 20.66: 0.32b 
全 所 Total nitrogen/ ( g/kg) 3.20x0.03bc 2.66x0.14cd 3.18x0.01be . 3.27x0.02b 4.1120.06a 2.48x0.11d 
C/N 6.65x0.04d 7.64x0.40cd 7.91x0.08ab ^ 7.46x0.29bc 7.04x0.21ed 8.35x0.31a 
uel NN EE 145.90x1.90a . 142.89x1.27a 143.62+3.59a 135.37+3.70b 126:48+0:49c 115.08+0.76d 
WEWER 


16.14+0.48b 8.83+0.72d 10.77x0.27cd  11.68+0.30c 31.32+0.47a 7.40x0.11e 


Soil microbial biomass nitrogen/ ( mg/kg) 


MAEZ Ammoniacal nitrogen/ ( mg/kg) 188.38x0.59a 


速效 磷 Available phosphorus/ ( mg/kg) 29.33x0.38d 


164.872x1.12d 
32.070.526 
140.7122.59d 


185.46x1.14a 
30.6620.35cd 
185.07x3.70c 


173.05£0.71b 
37.59x0.09a 
142.51 +3.43d 


169.75x0.98c 
52.80x1.26a 
128.67 x0.76e 


156.21x1.16e 
24.66x0.43e 
216.23 1.3Ta 


"HXIUSE. Available potassium/ ( mg/kg) 206.86: 1.12b 

色 木 要 Acer mono. Maxim. var. mono; 赤松 Pinus densiflora Sieb. et Zucc ; BH BER Juglans mandshurica Maxim ; ff Tilia amurensis Rupr. ; 2€ 

古 栎 Quercus mongolica Fisch. ex Ledeb; 上 :对照 ; 表 中 数值 为 平均 值 + 标准 误 (n23) ,同一 行 不 同 小 写字 母 表示 不 同 处 理 在 0.05 水 平 下 达到 显 
著 差 异 水 平 


测序 数据 的 基本 分 析 

以 不 同 树叶 处 理 的 18 个 人 参 土壤 样品 为 研究 对 象 ,16S DNA 测序 得 到 1478922 个 reads ,而 ITS1 测序 得 
到 1250222 个 reads。 以 97% 相 似 性 为 依据 ,过 滤 处 理 获得 高 质量 序列 ,其 中 16S rDNA 分 析 共 得 到 1367082 
条 序列 ,单个 土壤 样品 中 变化 范围 为 从 29572. 条 至 236044 条 ,而 ITS1 分 析 中 共 得 到 761544 条 序列 ,单个 土壤 
样品 变化 范围 从 22725 条 至 129253 条 ,以 上 序列 被 保留 用 作 进一步 分 析 。 所 有 样品 16S rDNA 测序 一 共 得 到 
6064 个 OTUs ,不 同样 品 OTU 数目 变化 范围 为 2890 至 4750,ITS1 测序 一 共 得 到 1990 个 OTUs ,不 同样 品 OTU 
数目 变化 范围 为 480 至 1370。 

在 16S rDNA 所 有 序列 中 ,其 中 27342 条 (2% ) 为 没有 分 类 的 序列 ,其 余 的 序列 在 门 的 水 平 上 由 大 到 小 依 
次 为 Protecbacteria ( 4196) Acidobacteria ( 1896) , Actinobacteria ( 1496) , Gemmatimonadetes ( 896) , Chloroflexi 
(596) , Crenarchaeota( 396.) , Nitrospirae ( 396) , Firmicutes ( 2% ) , Verrucomicrobia ( 296 ) 及 Bacteroidetes ( 296) (图 
1a)。 在 纲 的 水 平 共 鉴定 -417 纲 , 大 于 1% 的 序列 共 19 个 ,从 大 到 小 依次 为 Alphaproteobacteria ( 18.0796 , 
13.99% 一 21:03% ) Acidobacteria- 6( 18.07% , 9.5396 —12.3596) , Betaproteobacteria ( 9. 1196, 8.5696—9.49496) 、 
Deltaproteobacteria ( 7. 6996, 7. 1196—7. 99 ) , Actinobacteria ( 6. 7296, 6. 58%—7. 6696) , Gammaproteobacteria 
(5.9096., 5.3896 — 6. 4896) , Gemmatimonadetes ( 4. 6896 , 4. 2196—5. 5196) , Acidimicrobiia ( 3. 2396 , 2. 9496 — 
3.5796) ` Chloracidobacteria ( 2. 9796 , 2. 7196 —3. 3696) ` Thaumarchaeota ( 2. 8896, 2. 2596—3. 7396) , Gemm- 1 
(2.79% ,2.57%— 3.1596) , Nitrospira ( 2.6596 , 2. 3396 —2. 8596) ,'Thermoleophilia ( 2. 3196 , 2. 0096—2. 5996) , El- 
lin6529( 2.1596 , 1.9796 — 2. 2996) , Sphingobacteriia ( 2. 0696, 1. 7696—2. 3496) , Solibacteres ( 2. 0196 , 1. 7296— 
2.1996) „Bacilli ( 1.4296, 0.6196—2.1396) , | Spartobacteria] (1.2696,0.9496—1.6196) 和 MB-A2- 108 ( 1.1096, 
0.91% 一 1.22% ) 。 在 目的 水 平 上 , 共 鉴 定 170 目 , 大 于 1% 的 序列 共 20 个 。 在 科 水 平 上 , 共 鉴 定 213 科 ,大 于 
1% 的 序列 共 17 个 。 在 属 水 平 上 , 共 鉴 定 225 属 , 大 于 1% 的 序列 共 5 个 。 

而 ITS1 所 有 序列 中 ,7615 条 (10% ) 为 没有 被 分 类 的 序列 ,其 余 的 序列 在 门 的 水 平 上 以 Ascomycota 所 占 
比例 最 大 为 60% ,依次 分 别 为 Basidiomycota( 2496 ) .Chytridiomycota( 596) 和 Zygomycota( 196) (图 1b), 在 纲 的 
水 平 共 鉴定 98 纲 , 大 于 196 的 序列 共 11 个 ,从 大 到 小 依次 为 Sordariomycetes ( 30.8196 ,21.77% 一 45.86% ) 、 


2.2 
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Agaricomycetes ( 23. 7896, 9. 5896—42. 7296) , Eurotiomycetes ( 11. 8396, 6. 0296—21. 4996) , Dothideomycetes 
(3.9996, 2. 5096—5. 2396) , Chytridiomycetes ( 3. 0896 , 0. 12%— 16. 4296) , IS-s-Chalara sp ( 2. 6396, 0. 0496— 
10.3096) „Leotiomycetes ( 2. 1296 , 0.8496 —4.6496) , Un-s-Ascomycota sp( 1.8296 ,0.7596—3.2996) „Pezizomycetes 
( 1.6096 ,0.0696—5.1396) , Un-s-Chytridiomycota sp ( 1.4796 , 0. 3096—4.2196) 和 Un-s-fungal endophyte ( 1.16%, 
0.1396—5.7196) 。 在 目的 水 平 上 , 共 鉴 定 196 H, KF 1% 的 序列 共 19 个 。 在 科 水 平 上 , 共 鉴 定 330 科 , 大 于 
1% 的 序列 共 19 个 。 在 属 水 平 上 , 共 鉴 定 435 属 ,大 于 1% 的 序列 共 22 个 。 


2% "d 2% 


m 变形 菌 门 Proteobacteria * 绿 弯 菌 门 Chloroflexi 2 FK] Ascomycota 

s» WITA] Acidobacteria m PEME] Verrucomicrobia = 担子 菌 门 Basidiomycota 
a JA] Actinobacteria 看 “硝化 累 旋 菌 门 Nitrospirae a 壶 菌 门 Chytridiomycota 
s» FAME] Gemmatimonadetes s 拟 杆 菌 门 Bacteroidetes a 接合 菌 门 Zygomycota 

m 厚 壁 菌 门 Firmicutes s 其 他 s 其 他 

ms WB] Crenarchaeota 


1 16S rDNA (a) 和 ITSTreads(b) 总 体 分 类 统计 图 


Fig.1 Overall taxonomic sequence analysis for all bacterial 16S reads(a) and fungal ITS1 reads(b) 


利用 聚 类 分 析 对 不 同 树 叶 处 理 下 人 参 土 壤 细菌 和 细菌 真菌 
真菌 群落 结构 的 相似 性 分 析 结 果 ( 图 2) 广 如 图 所 示 大 a i 
参 细 菌 群落 可 以 被 聚 成 四 组 :第 一 组 包括 处 理 EE 和 处 C C 
理 了 ,第 二 组 包括 处 理 A 和 人 处理 Cj 第 三 组 包括 处 理 DD， D D 
第 四 组 包括 处 理 B。 真 菌 群 落 同样 可 以 被 分 成 四 组 :第 
一 组 包括 处 理 B 和 人 处理 下 ,第 二 组 包括 处 理 C 和 人 处理 
D ,第 三 组 包括 处 理 ;第 四 组 包括 人 处理 让。 主 坐标 分 析 B i 
进一步 揭示 土壤 微生物 群落 结构 组 成 与 添加 不 同 树 叶 F E 
有 关 。 0 000 002 009 004 0 02 04 

在 门 的 水 平 上 ,所 有 树叶 凋落 物 处 理 人 参 土壤 细菌 优势 基于 Unifrac 加 权 距 离 
阔 群 前 五 位 相同 (图 3) ,依次 为 Proteobacteria (35.38% 一 图 2 不 同 树叶 处 理 下 人 参 土壤 细菌 、 真 菌 的 聚 类 分 析 图 


43:698%)、Acidobacteria ( 17. 1006—20. 3496) , Actinobacteria Fig.2 Weighted Unifrac UPGMA cluster of bacterial and fungal 
(12 T1965 —44. 7600 ) Cammmatimonadetes (7 8596 — 9. 36% ) communities associated with different soil samples from different 


. Tr leaf-added treatments. The figure was constructed on the basis of 
Chloroflexi ( 4. 3796—5. 0296) , 1H J& 4H Pj. Firmicutes, 
Illumina sequencing data 


Crenarchaeota , Verrucomicrobia , Nitrospirae , Bacteroidetes 
在 不 同 树叶 处 理 土 壤 中 地 位 不 同 。 在 门 的 水 平 上 ,人 参 土 壤 真 梢 优势 菌 群 均 为 Ascomycota, 添加 树叶 处 理 土 
E PAA Basidimoycota 丰 度 为 第 二 位 ,而 对 照 土 壤 中 真菌 Chytridiomycota 为 第 二 位 (图 3)。 

为 了 明确 不 同 树叶 处 理 对 土壤 微生物 的 地 位 的 影响 ,利用 SAS 9.0 软件 进行 方差 分 析 , 结 宁 表 明细 霄 
Bacteroidetes 在 阔 叶 林 树种 土壤 中 丰 度 显著 高 于 针 叶 林 ,而 Proteobacteria 在 添加 树叶 处 理 中 显著 高 于 对 照 土 
HEC P«0.05) ,可 能 与 树叶 在 土壤 中 分 解 转化 有 关 。 不 同 树叶 处 理 下 ,真菌 Ascomycota 的 丰 度 赤松 树叶 处理 与 
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= 其 他 厚 壁 菌 门 Firmicutes a 其 他 


= 拟 杆 菌 门 Bacteroidetes 芽 单 胞 菌 门 Gemmatimonadetes 


n 接合 菌 门 Zygomycota 
= 硝化 螺旋 菌 门 Nitrospirae = 放 线 菌 门 Actinobacteria 


壶 菌 门 Chytridiomycota 
担子 菌 门 Basidiomycota 
子宫 菌 门 Ascomycota 


= PEIA] Verrucomicrobia 酸 杆 菌 门 Acidobacteria 
= 绿 弯 菌 门 Choroflexi 变形 菌 门 Proteobacteria 
= 泉 古 菌 门 Crenarchaeota 


细菌 真菌 
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90 90 

80 80 

x 70 70 
— 
9 

à S 60 60 
ma- 

RR 50 50 
Te 

S 40 40 
£ 

30 30 

20 20 

10 10 

0 0 

A B C D E F A B C D E F 
Ab Treatment 


图 3 不 同 树 叶 处 理 土壤 细菌 :真菌 在 门 水 平 上 系统 分 类 图 
Fig.3 Taxonomic classification of bacterial and fungal reads of soil samples with different leaf addition treatments at the phylum level, 


using RDP classifier 


对 照 之 间 存 在 极 显著 差异 ,而 树叶 处 理 B 土壤 真菌 Basidiomycota 的 丰 度 极 显 著 低 于 处 理 C、 处 理 D RUE E 
(P«0.01) (图 45, ^^ [IR] PX HF Ab PE PEER 2H D]. Proteobacteria 和 Bacteroidetes 及 真菌 Ascomycota 和 
Basidiomycota 多 样 性 不 同 , 可 能 是 啊 应 特定 树叶 分 解 的 功能 微生物 ,如 Bacteroidete 和 Ascomycota 适宜 在 高 微 
生物 量 氮 (126.48 一 145.90 mg/kg) ,44&,(2.66—4.11 mg/kg) 及 有 效 磷 (29.33 一 352.80 mg/kg) 土壤 条 件 下 生 
存 , 而 Ascomycota 适宜 在 低 有 效 钾 人 6128.67 一 206.86 mg/kg) 条 件 下 生存 。 

利用 LEfSe( Line Discriminant Analysis (LDA) Effect Size) 在 不 同 处 理 间 不 同 分 类 水 平 进一步 寻找 具有 统 
计 学 差异 的 Biomarkef( 图 5)。 色 木 要 树叶 凋落 物 土壤 标志 性 细菌 种 群 为 根瘤 雷 上 日 (Rhizobiales) ,标志 性 真 阔 
FREE BCIRES Colletotrichum_anthrisci。 赤 松树 叶 凋 落 物 土壤 标志 性 真菌 包括 两 个 属 和 两 个 种 ,两 个 属 分 别 为 
Chalara 和 Xenopolyscytalum ,两 个 种 分 别 为 Exophiala_equina 和 Podospora. glutinans, WEE WT 28 7253] E EX 
标志 性 细菌 为 红 螺 阔 目 Rhodospirillales, 44ER na TE 28 A 2 83 28 B5 CIR VR] 88. Sphingomonas ,标志 性 真菌 为 
Harzia acremonioides, 5éih BRPWEUSA) A SEES TEERCESGHSAH. 1 个 科 和 4 个 属 , 一 个 科 为 盘 菌 科 Pezizaceae ,4 
个 属 分 别 为 Trichoderma Pilidiella , Minimedusa 和 Talaromyces v 
2.3， 土 壤 性 质 与 微生物 多 样 性 的 相关 性 

相 校 落叶 是 土壤 中 碳 氮 主要 来 源 , 但 是 不 同 树叶 对 土壤 中 理化 性 质 及 微生物 群落 结构 影响 不 同 ,特别 是 
土壤 微生物 量 碳 氨 、 全 毛 及 速效 氨 人 友 钾 ( 表 2)。 为 了 揭示 土壤 理化 因子 对 微生物 群落 结构 的 影响 ,利用 
CANOCO 5.0 对 土壤 因子 pH(pH 值 ) SOC ERA BL) ,TN( 全 氮 ) .CAN( 碳 氨 比 ) .AN( 速 效 氮 )、AP( 速效 
BE). AK CE SCIL) , SMBC ( fit ^E H E lx ) 和 SMBN (微生物 量 氮 ) 与 细菌 (Proteobacteria, Acidobacteria , 
Actinobacteria, Gemmatimonadetes, Firmicutes, Crenarchaeota, Chloroflexi,  Verrucomicrobia, Nitrospirae 和 
Bacteroidetes ) 及 真菌 ( Ascomycota Basidiomycota Chytridiomycota 和 Zygomycota) 开展 元 余 分 析 ( 图 6) 。 结 果 表 
HH SMBN,TN,AP,SOC,AK,C/N.,pH fE 55 8I El Bacteroidetes , Chloroflexi , Actinobacteria K Ei pj Basidiomycota , 
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E 4 不 同 处 理 下 土壤 主要 细菌 和 真菌 丰 度 差异 性 
Fig.4 Dominant bacterial and fungal relative abundance of phylogenetic genera in different treatments 


图 中 小 写字 母 表示 在 0.05 水 平 下 呈 显 著 差 异 水 平 , * * 表示 在 0.01 水 平 下 呈 极 显著 差异 水 平 


Zygomycota , Chytridiomycota J£. Ascomycota 相关 , 受 添 加 树叶 种 类 影响 。 不 同 树叶 处 理 土 壤 包 含 不 同 的 微生物 
群落 结构 组 成 ,功能 微生物 通过 地 位 改变 响应 不 同 树 叶 处 理 ,可 能 与 土壤 理化 性 质 有 关 , 特别 是 土壤 中 
SMBN TN AP SOC AK .C/AN .pH 值 有 关 ,Chu 等 人 在 中 国 北方 森林 土壤 微生物 中 人 研究 发 现 微生物 地 位 改变 
与 微生物 碳 氮 密切 相关 ,尽管 其 他 环境 因子 也 可 能 与 微生物 群落 结构 组 成 有 关 … 。 

分 析 -Axisl 的 特征 值 为 0.7928 ,解释 度 为 83.24% , Axis2 的 特征 值 为 0.0959 ,解释 度 为 10.0796 , Axisl 和 
Axis2 对 整体 的 解释 度 为 93.31%, 且 前 四 个 Axis 解释 度 达 到 99.04, P 值 为 0.046。 


3.1 不 同 树 叶 人 处 理 对 土壤 理化 性 质 的 影响 

土壤 pH 是 人 参 先 地 的 一 个 关键 性 指标 ,而 土壤 容重 直接 影响 人 参 根 的 形态 建成 ” 。 添 加 不 同 树叶 
处 理 后 土壤 容重 降低 .pH 提高 ( 表 2) 。 之 前 研究 表明 人 参 生 长 适宜 的 条 件 为 容重 小 于 1 g/cm 、 微 酸性 且 具 
有 高 的 养分 供应 能 力 ” 。 人 参 连 作 土 壤 呈 现 pH 值 降低 .养分 含量 下 降 .土壤 微生物 群落 结构 紊乱 ” ,本 研 
究 中 添加 不 同 树 叶 处 理 后 土壤 pH 及 容重 改变 可 能 有 助 于 提高 人 参 生 长 过 程 抵抗 环境 胁迫 能 
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图 5 LEfSe 分 析 进 化 分 枝 图 


Fig.5 Cladogram of soil bacterial and fungal in different treatments via LEfSe method identifies the significantly different abundant taxa 
(LDA score 7 4.0) 

进化 分 支 图 由 内 至 外 辐射 的 圆圈 代表 了 由 门 至 种 的 分 类 级 别 ;在 不 同 分 类 级 别 上 的 每 一 个 小 圆圈 代表 该 水 平 下 的 一 个 分 类 ,小 圆圈 直径 大 
小 与 相对 丰 度 大 小 呈正 比 ; 着 色 原 则 为 将 无 显著 差异 的 物种 统一 着 色 为 黄色 ,其 他 差异 物种 按 该 物种 所 在 丰 度 最 高 的 分 组 进行 着 色 


添加 不 同 树叶 处 理 后 人 参 土 壤 有 机 碳 、 全 气 .速效 氮 磷 含量 均 增 加 ,但 是 不 同 树 叶 人 处理 增加 程度 不 同 。 在 
森林 生态 系统 中 ,落叶 分 解 是 促进 养分 循环 的 一 个 重要 途径 ,树种 和 落叶 量 直接 影响 土壤 养分 含量 。 枯 
村 落叶 被 视 为 土壤 有 机 碳 主 要 来 源 旦 影响 着 有 机 碳 的 矿 化 率 , 添 加 树叶 后 土壤 有 机 碳 、 全 氮 及 速效 氨 克 合 量 
有 不 同 程度 增加 ,特别 是 添加 胡桃 杰 、 紫 极 和 去 古 栎 树叶 的 3 个 处 理 土壤 有 机 矶 增加 幅度 最 大 ,进一步 证 实 落 
叶 能 够 提高 土壤 养分 含量 “” 。 其 机 理 可 能 是 树叶 通过 微生物 分 解 在 地 球 化 学 循环 中 产生 巨大 的 碳 流 , 将 
树叶 中 养分 归还 到 土壤 中 ,使 其 有 助 于 植物 生长 ” 。 除 此 之 外 ,微生物 自身 繁衍 受到 碳 源 和 养分 的 限制 , 进 

影响 树叶 分 解 过 程 。 
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图 6 不 同 处 理 下 人 参 土壤 微生物 与 土壤 因子 元 余 分 析 


Fig.6 Redundancy analysis ( RDA ) based on the relative abundance of miacrobial phyla and select soil properties in adding leaf 


litter treatmen 

变形 菌 门 ,Proteobacteria ; TT PST ] , Acidobacteria; J£ PL | ] , Actinobacteria ; 芽 单 胞 菌 门 , Gemmatimonadetes ; EE W | ] , Firmicutes ; 15 AI], 
Crenarchaeota ; £ 25 WI ] , Chloroflexi ; JE (CERE |] , Verrucomicrobia ; 硝化 螺旋 菌 门 Nitrospirae ; HIF PST ] , Bacteroidetes ; 1^3 RT ] , Ascomycota ; 1H 
WAT ] , Basidiomycota ; 4E PRI ] , Chytridiomycota ; 接合 菌 门 ,Zygomycota 


添加 不 同 树叶 后 土壤 中 微生物 量 碳 氨 含量 增加 ,但 增加 程度 不 同 ,其 中 色 木 械 对 土壤 微生物 量 碳 氨 增加 
效果 最 明显 ,这 与 前 人 在 森林 土壤 中 研究 微生物 量 碳 氮 一致 52 。 原 因 可 能 是 添加 树叶 后 为 土壤 微生物 提供 
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了 更 多 种 类 的 碳 源 ,促进 微生物 的 繁衍 ”'  。 土 壤 CAN 被 视 为 土壤 质量 变化 的 指示 因子 ,其 大 小 能 够 反映 养 
分 利用 效率 .同时 与 碳 氮 循 环 及 养分 植物 有 效 性 有 关 … ,Hawke 和 Vallance “已 经 证 实在 土壤 微生物 参与 有 
机 质 分 解 过 程 中 低 CAN 促进 养分 的 释放 ,本 人 研究 中 添加 树叶 后 土壤 中 CAN 均 低 于 8( 对照 8.36) ,而 有 机 碳 和 
土壤 速效 须 磅 含量 较 高 。 进 一 步 说 明 C/N 能够 调 市 土壤 微生物 繁衍 和 养分 释放 之 间 的 平衡 。 
3.2. 不 同 树叶 人 处理 对 土壤 微生物 群落 结构 组 成 的 影响 

添加 不 同 树叶 处 理 人 参 土壤 微生物 群落 结构 发 生 改变 ,功能 微生物 地 位 发 生 改变 。 人 参 土壤 细菌 和 真菌 
群落 组 成 受 针 叶 林 和 阁 叶 林 分 类 影响 较 大 , 阔 叶 林 之 间 微 生物 群 沙 结 构 组 成 相近 (图 2) 。 其 原因 可 能 是 阔 叶 
林 树 叶 分 解 引 入 土壤 中 碳 含量 比 针 叶 林 高 , 且 阔 叶林中 包含 更 为 丰富 的 碳 源 种 类 ,导致 了 阔 叶 林 下 士 壤 微 生 
物 多 样 性 高 于 针 叶 林 … 。 而 针 叶 林 微生物 群落 组 成 相对 单一 , 且 针 叶 林 土 壤 中 含有 大 量 的 不 易 被 微生物 利 
用 的 木质 素 和 腐 殖 酸 ,分解 过 程 中 主要 以 分 解 复杂 结构 有 机 碳 为 主 的 微生物 (K-strategists) 主导 ,由 于 碳 源 
的 种 类 及 含量 导致 了 不 同 树 种 微生物 集群 的 改变 。 

不 同 树叶 处 理 后 人 参 土壤 优势 微生物 种 类 相同 ,但 是 功能 微生物 地 位 发 生 改 变 。 选 择 适宜 树种 是 林 下 人 参 
护 育 成 败 的 关键 ,尽管 树叶 凋落 物 对 土壤 微生物 影响 的 研究 较 多 “” ,但 是 林 下 参 土 壤 微 生物 结构 和 功能 响 
应 树叶 凋落 物 分 解 的 研究 沿 属 空白 。 树 叶 的 分 解 是 影响 土壤 养分 组 成 和 微生物 群落 结构 的 重要 因 系 ,而 不 同 
的 土壤 特性 可 以 诱导 土壤 微生物 集群 的 改变 和: 本 研究 中 土壤 细菌 Proteobacteria 是 所 有 树叶 处 理 中 的 优势 
菌 群 ,被 视 为 树叶 分 解 转 化 的 主要 功能 细菌 ,该 研究 结果 与 先前 研究 结果 相 一 臻 “”… BRIE Z Ah, 
Bacteroidetes 在 阔 叶 林 处 理 下 丰 度 显著 高 于 针 叶 林 (图 4) , MHE Bacteroidetes 已 被 证 实 是 阔 叶 林 分 解 的 关 
键 细菌 “ ,这 有 助 于 进一步 评价 阔 叶 林 和 和 针 叶 林 对 土壤 理化 性 质 的 有 影响。 添加 树叶 后 真菌 Basidimoycota 和 
Chytridiomycota 地 位 同样 发 生 改 变 , 与 不 同 树叶 所 含 的 有 机 矶 结构 复杂 程度 不 同 ,同时 真菌 目 身 繁 衍 对 环境 
克 源 和 毛 源 的 选择 性 ,导致 真 菌 地 位 的 改变 ,比如 真 阔 Ascomycota SFF e T XJ H8, Basidiomycota 多 样 性 在 
赤松 树叶 处 理 土壤 中 高 于 胡桃 杰 、 紫 栅 和 蒙古 栎 处 理 的 土壤 。 

土壤 细菌 的 不 同 分 类 水 平 上 ,在 紫 概 树叶 凋落 物 人 处理 土壤 中 峭 氨 醇 单 胞 落 属 Sphingomonas 在 目 、 科 水 平 
下 特异 表达 , 峭 氨 醇 单 胞 阔 属 可 能 是 紫 极 树叶 处 理 的 特异 细菌。 甘 氨 醇 单 胞 阔 属 已 被 证 实 能 够 分 泌 过 氧化 氢 
酶 ,提高 植物 抗 逆 性 ,被 视 为 植物 益生 菌 “, 该 细菌 属 可 能 与 林 下 参 高 抗 逆 性 有 关 。 不 同 树叶 处 理 下 土壤 真 
菌 在 不 同 分 类 水 平 上 特异 表达 。 炭 痊 菌 Colletotrichum. anthrisci 为 色 木 要 凋落 物 特异 土壤 真菌 :3 JETR AES 
AE ARCET] EZBONA , m e Rs ZR Du DJ ERE ERU IT JS (Chalara 和 Xenopolyscytalum ) 和 两 
个 种 ( Exophiala. equina. 和 Podospora, glutinans) ,目前 相关 功能 并 不 清楚 ,可 能 与 针 叶 林 分 解 有 关 。Harzia_ 
acremonioides 为 紫 概 树叶 凋落 物 特 异 真 菌 。 在 属 水 平 上 ,Trichoderma、Pilidiella、Minimedusa 和 Talaromyces 为 
蒙古 栎 土壤 特异 真菌 ,该 菌 属 可 能 参与 凋落 物 的 分 解 。 


4 结论 


土壤 理化 性 质 和 土壤 微生物 群落 结构 组 成 受 不 同 树叶 添加 物 影 响 ,尽管 不 同 树叶 添加 后 对 优势 微生物 种 
群 改变 不 大 ,但 是 功能 微生物 地 位 发 生 改 变 。 添 加 不 同 树叶 后 提高 了 土壤 中 微生物 量 碳 氮 含量、 增加 土壤 速 
效 须 磷 合 量 ,同时 改变 土壤 pH 值 和 容重 ;18 个 土壤 样品 基因 组 ,经 16S 和 ITS 测序 分 别 得 到 6064 和 1900 个 
OUTs。 其 中 细菌 涵盖 了 42 门 .117 纲 .170 H ,213 科 、225 JE ,真菌 涵盖 了 24 11,98 纲 .196 H ,330 H435 属 。 
2l fj Proteobacteria 是 树叶 分 解 的 关键 微生物 。 而 细菌 Bacteroidetes 和 真菌 Basidiomycota 可 能 是 区 别 阔 叶 林 
和 针 叶 林 树种 的 关键 微生物 ,真菌 Ascomycota 是 针 叶 林 分 解 的 功能 微生物 。 从 不 同 分 类 水 平 上 得 到 特定 树 
叶 凋 落 物 的 特异 细菌 和 真 凋 ,不 同 树叶 处理 下 人 参 土 壤 功 能 微生物 的 位 置 及 多 样 性 的 改变 均 与 土壤 因子 有 
关 。 通 过 进一步 分 析 不 同 树叶 对 土壤 理化 性 质 及 微生物 群落 结构 组 成 的 影响 ,将 有 助 于 模拟 森林 土壤 微生物 
分 布 .繁衍 及 多 样 性 ,对 于 林 下 参 选 地 和 农田 栽 参 土 壤 微 生物 改良 具有 实践 意义 。 
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